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通过叶绿体 trnK 基因的内含子 matK 序列及核糖体转录间隔区(ITS)序
列研究初步分析了中国原生棕榈科 18 属间的系统发生。主要结果有以下三
点： 
1）测定了 3 种中国原生棕榈科植物 ITS 序列，并通过 NCBI 网站对
GenBank 数据库检索得到了部分棕榈科植物 ITS 序列。结果表明：部分棕榈
科植物 ITS 序列种内差异较大，提示其不同 ITS 拷贝间没有完全实现同步进
化，同种棕榈科植物植物 ITS 序列差异，有时候大于非同种棕榈植物间差异，
这种情况下，由 ITS 序列构建的棕榈科植物系统树可能是不可信的； 
2）测定了 11 种中国原生棕榈科植物 matK 序列，并通过 NCBI 网站对
GenBank 数据库检索得到了其它 9种中国原生棕榈科植物 matK 序列。结果显
示，棕榈科植物的 matK 序列存在一定的信息位点，但是较为保守； 






c) 除桄榔属与鱼尾葵属间分支支持度较低外，其余各分支均大于 60%； 
d) 水椰亚科及省藤亚科与其它棕榈科植物见亲缘关系较远，这与以前
的研究相一致； 
















Molecular Phylogenetics of chinese Palmae Based on 
nrDNA ITS and cpDNA matK Sequence Data 
Phylogenetic relationships among the 18 original genera of the palm family were 
investigated using two DNA sequence data sets derived from matK, the maturase - 
coding gene located in an intron of the plastid gene trnK, and the internal transcribed 
spacer （ITS） region of 18S-26S nuclear ribosomal DNA to examine relationships in 
18 generas of chinese palm family. The main study results are summarized as follows: 
1) Determination of the three types of chinese primary palm plants ITS sequences, 
and comparison with other palm plants ITS sequences from the NCBI GenBank 
database. In the majority of cases, multiple clones from individuals resolved as 
monophyletic, which suggests that different copies of ITS not completely 
synchronized evolution, the same species of plant palm plants ITS sequences, 
sometimes far greater than differences between species of palm plants, However, 
the high levels of homoplasy in the ITS dataset, led to concerns that topologies 
obtained from these data might be unreliable; 
2) Determination of the original 11 categories of Chinese palm plants matK 
sequences, and comparison with other nine Chinese palm matK sequence from the 
NCBI GenBank database. The results showed that palm plants matK sequence 
information of certain points, but more conservative; 
3) In all, 19 species representing 15 genera in palmae were examined. Our analyses 
provided the following insights: (1) Which substribe does Rhapis roebelenii and 
Chuniophoenix nana belong are inconsistent with previous classifications; (2) 
Phoeniceae and Corypheae have close relationships; (3)Except of Arenga and 
caryota,others have high bootstrap support，which is >60%; (4)Nypoideae and 
Calamineae is sister to the rest of the palms; (5) The result was basically 
consistent with that of previous classifications.  
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棕榈科( Palmae )名称自 Jussieus (1789)确定以来 ,许多学者对该科进行
了系统的研究。Martius (1849-1853) 早将该科区分为 6 族(tirbes)：
Arecinae, Borassinae, Coryphinae, Cocoinae , Lepidocaryinae , 
Heteroclitae；Hooker(1883) 将该科区分为 6 亚科：Areceae, Phoeniceae, 
Corypheae, Lepidocaryeae, Borasseae, Cocoineae。此后 ,Drude (1887) , 
Satake (1962) ,Potztal (1964) ,Morre (1973) 等学者提出不同的分类观点。
1987 年 Uhl 与 Dransfield 联合出版了《棕榈属志》。将该科区分为 6 亚科
(subfamilies): 贝叶棕亚科（Coryphoideae）, 省藤亚科（Calamoideae）, 水
椰亚科（Nypoideae）, 蜡材榈亚科（Ceroxyloideae）,槟榔亚科（Arecoideae） , 
象牙椰亚科（Phytelephantoideae）, 并在亚科下设若干族及亚族。该书确认了
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其叶绿体 DNA 变化速率较慢，研究表明棕榈科植物叶绿体 rbcL 基因序列进化速







年，Baker 等基于 trnL-trnF 序列得出龙棕(Trachycarpus nanus Becc.)独立成
为一支[12], 利用 5S 核糖体 DNA 非转录间隔区(2000)研究棕榈科六个属间亲
缘关系[69]；Asmussen 等用 rps16 内含子和 trnL-trnF DNA 序列(2000)的研究
结果表明:龙棕与石山棕(Guihaia argyrata)有很近的亲缘关系[70], 用编码、
非编码区质粒 DNA(2001)研究棕榈科植物的系统发育得出棕榈 (Trachycarpus 
fortunei)与石山棕(Guihaia argyrata)及欧洲矮棕(Chamaerops hμmilis)有着
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（Cocos nucifera L.） 为典型。世界上产糖的棕榈植物约有 11 个属，多数
是从花序上割开后采集其花汁，将花汁经过蒸煮与加工而成食用棕榈糖，如糖棕
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(Felsenstein，1993)软件包内距离法中的UPGMA(Unweighted pairgroup method 
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1.2.1 叶绿体 DNA（cpDNA ）matK 的特点 
1.2.1.1 cpDNA 的特性 
叶绿体 DNA 为双链环状分子，一般周长约 40μm-45μm，分子量约为 90Mda。











78.5Kb-100Kb，小单拷贝区(small single copy，SSC)长度在 12Kb-76Kb。其中，
叶绿体所有 rRNA 基因(4.5s，5s，16s，23s)及部分 tRNA 基因位于反向重复序列
内，大部分 tRNA 和光合机构中的基因分布在 LSC 区。 
大多数叶绿体基因组为多顺反子转录单位，如操纵子 psbB-psbH-petB-petD
编码光系统II和细胞色素b6/f蛋白复合体；操纵子rps2-atpI-atpH-atpF-atpA
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酶，其中一种在叶绿体 DNA 制备过程中紧密的与 DNA 缔合，形成 DNA-蛋白质复
合物，称之为结合的 RNA 聚合酶；另一种是可溶的 RNA 聚合酶，由多个亚基(7
种-14 种多肽)组成。但叶绿体 RNA 聚合酶到底是由核编码的还是由叶绿体基因
编码的，则还是一个讨论中的问题。 
叶绿体基因组的基因分为两大部分，一是遗传系统的基因如:rrn 基因和 trn







到受精的将近 13 个月的时间里为雄配子提供了营养[17]。 
1.2.1.2 matK 基因及在植物系统发育分析中的应用 
matK 基因位于叶绿体 trnK 基因的内含子中，长约 1500bp，为单拷贝基因，






基本进化支 Streptochaeta 和 Anomochloa 的位置由一个关键的突变所支持。
另外 lbp 的缺失造成开放阅读框的提早终止是 Ehtharta 独有的。1 个 6bp 的插
入支持了 Panicoideae，Arundinoideae，Centothecoideae 和 Chloridoideae 
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